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概要

次世代シーケンサーの登場により可能になったメタゲノム解析はヒトとヒト常在菌の関係を明ら
かにしつつある．ヒト常在菌メタゲノムのプロジェクトであるHuman microbiome projectによっ
てヒトの様々な部位の細菌叢と部位同士の関連性が調査された．このプロジェクトで得られた様々
な知見の内の一つとして，口内細菌叢と腸内細菌叢の相関関係が挙げられる．細菌の経路を考慮
してもこの関係は合理的であるが，二つの細菌叢は完全には一致しない．従って，ヒト口腔から
腸への経路における各微生物の生存度は異なることが予想される．生存度の推定はヒトの口腔か
ら腸までの微生物の動態を解明するのに役立つ．しかし，ヒト口内微生物叢と腸内微生物叢の間
の微生物存在量の変化を相対的な存在量から捉えることは困難な問題である．本研究では，各微
生物の生存度を定義しヒト口腔および腸の分類学的プロファイルを生成する階層的ベイズモデル
を構築した．このモデルは，ヒト口腔および腸の微生物叢の相対的存在量および細菌ごとの生存
度をパラメータとして有する．結果として，Bacteroides, Faecalibacterium, Parabacteroidesは高
い生存度を持つことが分かった．これらはヒト腸に豊富な属である．さらに、Dialisterはヒトの
腸に豊富に存在するにもかかわらず、低い生存度を有する．これらの結果は分類学的プロファイ
ルと一致した．
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